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M. amblycephala genome 3425
Contig3404

C. alburnus genome

DPP4

Sequence by Sanger method

Chromosome 10 2,593,811 2,596,053

B

:I 10 20 30 40 50 60 70 a0 20 100 110 120 130 140 150

BSB

10 20 30 50 60 70 80 90 100 110 120 130 140 150
TTAGACAC CGGAGCGACAGCCATACCACAT T TAAA CACTC CACT ITCCAGCTCCCAGGACCATCGAAGT GACGTAACCACCGIAAGACTGGATCACAAACACAGGAT TACACG TATAGIGGCCGAAATGCAT I T GCATAACAAAATA | CAAAGCA

TC
BT_maternal_parent
BT_paternal_parent
BTF1_recombination-1
BTF1_recombination-2
BTF3_recombination
TB_maternal_parent
TB_paternal_parent
TBF3_recombination

TTAGACACCGGAGCGACAGCCATACCACATTTAAACACTCCACTTCCAGCTCCCAGGACCATCGANIGTGACRTAACCACCGTAAGACTGGATCACAAACACAGGATTACACIATATAGTGGCCGAAATGCATTTGCATAACAAAATATCAAAGCA
TTAGACACCGGAGCGACAGCCATACCACATTTAAACACTCCACTTCCAGCTCCCAGGACCATCGAAGTGACGTAACCACCGTAAGACTGGATCACAAACACAGGATTACACGTATAGTGGCCGAAATGCATTTGCATAACAAAATATCAAAGCA
TTAGACACCGGAGCGACAGCCATACCACATTTAAACACTCCACTTCCAGCTCCCAGGACCATCGAIIGTGACIITAACCACCGTAAGACTGGATCACAAACACAGGATTACACIATATAGTGGCCGAAATGCATTTGCATAACAAAATATCAAAGCA
TTAGACACCGGAGCGACAGCCATACCACATTTAAACACTCCACTTCCAGCTCCCAGGACCATCGAIGTGACRTAACCACCGTAAGACTGGATCACAAACACAGGATTACACIATATAGTGGCCGAAATGCATTTGCATAACAAAATATCAAAGCA
TTAGACACCGGAGCGACAGCCATACCACATTTAAACACTCCACTTCCAGCTCCCAGGACCATCGAIIGTGACRTAACCACCGTAAGACTGGATCACAAACACAGGATTACACIATATAGTGGCCGAAATGCATTTGCATAACAAAATATCAAAGCA
TTAGACACCGGAGCGACAGCCATACCACATTTAAACACTCCACTTCCAGCTCCCAGGACCATCGAAGTGACGTAACCACCGTAAGACTGGATCACAAACACAGGATTACACGTATAGTGGCCGAAITGCATTTGCATAACAAAATATCAAAGCA
TTAGACACCGGAGCGACAGCCATACCACATTTAAACACTCCACTTCCAGCTCCCAGGACCATCGAIGTGACERTAACCACCGTAAGACTGGATCACAAACACAGGATTACACATATAGTGGCCGAAATGCATTTGCATAACAAAATATCAAAGCA
TTAGACACCGGAGCGACAGCCATACCACATTTAAACACTCCACTTCCAGCTCCCAGGACCATCGAAGTGACGTAACCACCGTAAGACTGGATCACAAACACAGGATTACACGTATAGTGGCCGAAATGCATTTGCATAACAAAATATCAAAGCA
TTAGACACCGGAGCGACAGCCATACCACATTTAAACACTCCACTTCCAGCTCCCAGGACCATCGAAGTGACGTAACCACCGTAAGACTGGATCACAAACACAGGATTACACGTATAGTGGCCGAAIITGCATTTGCATAACAAAATATCAAAGCA
160 170 180 190 200 210 220 230 240 250 260 270 280 290 300

BSB

160 170 180 190 200 210 220 230 240 250 260 270 280 290 300
AGTGCCAT TCATTTTAACAAAACGTAAAACACT TTGCAATCAAAACATCTIC TAAAAAAAAGACCTTIGT TAGGTTCT TGATATTAGAACAAATATTICTIGGTAATTAAACTTACCCATCCCCAGATGGCAATCCIGTTTTTATCTATGAAGCCC

TC
BT_maternal_parent
BT_paternal_parent
BTF1_recombination-1
BTF1_recombination-2
BTF3_recombination
TB_maternal_parent
TB_paternal_parent
TBF3_recombination

AGTGCCATTCATTTTAACAAAACIATAAAACACTTTGCAATCAAAACATCTCT-AAAAAAAGACCTTTGTTAGGTTCTTGATATTAGAACAAATATTTCTGGTAATTAAACTTACCCATCCCCAGATGGCAATCCTGTTTTTATCTATGAAGCCC
AGTGCCATTCATTTTAACAAAACGTAAAACACTTTGCAATCAAAACATCTCTAAAAAAAAGACCTTTGTTAGGTTCTTGATATTAGAACAAATATTTCTGGTAATTAAACTTACCCATCCCCAGATGGCAATCCTGTTTTTATCTATGAAGCCC
AGTGCCATTCATTTTAACAAAACRITAAAACACTTTGCAATCAAAACATCTCT-AAAAAAAGACCTTTGTTAGGTTCTTGATATTAGAACAAATATTTCTGGTAATTAAACTTACCCATCCCCAGATGGCAATCCTGTTTTTATCTATGAAGCCC
AGTGCCATTCATTTTAACAAAACRITAAAACACTTTGCAATCAAAACATCTCT-AAAAAAAGACCTTTGTTAGGTTCTTGATATTAGAACAAATATTTCTGGTAATTAAACTTACCCATCCCCAGATGGCAATCCTGTTTTTATCTATGAAGCCC
AGTGCCATTCATTTTAACAAAACIRITAAAACACTTTGCAATCAAAACATCTCT-AAAAAAAGACCTTTGTTAGGTTCTTGATATTAGAACAAATATTTCTGGTAATTAAACTTACCCATCCCCAGATGGCAATCCTGTTTTTATCTATGAAGCCC
AGTGCCATTCATTTTAACAAAACIATAAAAIACTTTGCAATCAAAACATCTCTAAAAAAAAGACCTTTGTTAGGTTCTTGATATTAGAACAAATATTTCTGGTAATTAAACTTACCCATCCCCAGATGGCAATCCTGTTTTTATCTATGAAGCCC
AGTGCCATTCATTTTAACAAAACIATAAAACACTTTGCAATCAAAACATCTCT-AAAAAAAGACCTTTGTTAGGTTCTTGATATTAGAACAAATATTTCTGGTAATTAAACTTACCCATCCCCAGATGGCAATCCTGTTTTTATCTATGAAGCCC
AGTGCCATTCATTTTAACAAAACGTAAAACACTTTGCAATCAAAACATCTCTAAAAAAAAGACCTTTGTTAGGTTCTTGATATTAGAACAAATATTTCTGGTAATTAAACTTACCCATCCCCAGATGGCAATCCTGTTTTTATCTATGAAGCCC
AGTGCCATTCATTTTAACAAAACIATAAAAIIACTTTGCAATCAAAACATCTCTAAAAAAAAGACCTTTGTTAGGTTCTTGATATTAGAACAAATATTTCTGGTAATTAAACTTACCCATCCCCAGATGGCAATCCTGTTTTTATCTATGAAGCCC

310 320 330 340 350 360 370 380 390 400 410 420 430 440 450 460
BSB
TC ATGTCGATAAACTGTCTAAAAATGAATGAATATCAGCATGTCATTTTTAATCATTCAMTTGCAAATGTAAATGATATGCAATGTAATATATGGTGAAATAT TG -~ -~ = - = - - ——— == - - - ——————— GTAGAGATATTAGAGCAT
BT_maternal_parent ATGTCGATAAACTGTCTAAAAATGAATGAATATCAGCATGTCATTTTTAATCATTCAATTGCAAATGTAAATGATATGCAATGTAATATATGGTGAAATATTGCTAGTATATCTCATCTCACTCATTTTTTTTACTGTAGAGATATTAGAGCAT
BT_paternal_parent ATGTCGATAAACTGTCTAAAAATGAATGAATATCAGCATGTCATTTTTAATCATTCAETTGCAAATGTAAATGATATGCAATGTAATATATGGTGAAATAT TG - - - - —————-————————=—————————————~ GTAGAGATATTAGAGCAT
BTF1_recombination-1 ATGTCGATAAACTGTCTAAAAATGAATGAATATCAGCATGTCATTTTTAATCATTCAMTTGCAAATGTAAATGATATGCAATGTAATATATGGTGAAATATTG-—————————————-——————————————————- GTAGAGATATTAGAGCAT
BTF1_recombination-2 ATGTCGATAAACTGTCTAAAAATGAATGAATATCAGCATGTCATTTTTAATCATTCABTTGCAAATGTAAATGATATGCAATGTAATATATGGTGAAATATTG-—— - ———— -~ ——————————————————————— GTAGAGATATTAGAGCAT
BTF3_recombination ATGTCGATAAACTGTCTAAAAATGAATGAA-ATCAGCATGTCATTTTTAATCATTCAATTGCAAATGTAAATGATATGCAATGTAATATATGGTGAAATATTGCTAGTATATCTCATCTCACTCATTTTTTTTACTGTAGAGATATTAGAGCAT
TB_maternal_parent ATGTCGATAAACTGTCTAAAAATGAATGAATATCAGCATGTCATTTTTAATCATTCARTTGCAAATGTAAATGATATGCAATGTAATATATGGTGAAATAT TG - - - -~ —--———--—— - ———————— GTAGAGATATTAGAGCAT

TB_paternal_parent
TBF3_recombination

ATGTCGATAAACTGTCTAAAAATGAATGAATATCAGCATGTCATTTTTAATCATTCAATTGCAAATGTAAATGATATGCAATGTAATATATGGT GAAATATTGCTAGTATATCTCATCTCACTCATTTTTTTTACTGTAGAGATATTAGAGCAT
ATGTCGATAAACTGTCTAAAAATGAATGAA-ATCAGCATGTCATTTTTAATCATTCAATTGCAAATGTAAATGATATGCAATGTAATATATGGTGAAATATTGCTAGTATATCTCATCTCACTCATTTTTTTTACTGTAGAGATATTAGAGCAT
470 480 490 500 510 520 530 540 550 560 570 580 590 600 610

603

BSB TT1GGCGGT
TC TGCTAGGTGGTTGCTAGGGTCTTTTGTGTGGTTGCTAGGGTATTGCTAGGGTCTTCTAAGAGGTTCCTAGGGCACTGCATTGCTAGATGGTTTCCAGAGTGGT TGETAAGCATTGCTAAGTTGTTAGGTGGTTGCTAITCANANEEATIAGGTAGT
BT_maternal_parent TGCTAGGTGGTTGCTAGGGTCTTTTGTGTGGTTGCTAGGGTATTGCTAGGGTCTTCTAAGAGGTTCCTAGGGCACTGCATTGCTAGATGGTTTCCAGAGTGGTTGATAAGCATTGCTAAGTTGTTAGGTGGTTGCTAAT TTGGCGGT

BT_paternal_parent
BTF1_recombination-1
BTF1_recombination-2
BTF3_recombination
TB_maternal_parent
TB_paternal_parent
TBF3_recombination

TGCTAGGTGGTTGCTAGGGTCTTTTGTGTGGTTGCTAGGGTATTGCTAGGGTCTTCTAAGAGGTTCCTAGGGCACTGCATTGCTAGATGGTTTCCAGAGTGGT TGETAAGCATTGCTAAGTTGTTAGGTGGTTGCTAMITIENIXNANTIAGGCIGT
TGCTAGGTGGTTGCTAGGGTCTTTTGTGTGGTTGCTAGGGTATTGCTAGGGTCTTCTAAGAGGTTCCTAGGGCACTGCATTGCTAGATGGTTTCCAGAGTGGT TGTAAGCATTGCTAAGTTGTTAGGTGGTTGCTANITCANAANNATIAGGCAGT
TGCTAGGTGGTTGCTAGGGTCTTTTGTGTGGTTGCTAGGGTATTGCTAGGGTCTTCTAAGAGGTTCCTAGGGCACTGCATTGCTAGATGGTTTCCAGAGTGGTTGETAAGCATTGCTAAGTTGTTAGGTGGTTGCTANITIAANANNAETIAGGCIAGT

TGCTAGGTGGTTGCTAGGGTCTTTTGTGTGGTTGCTAGGGTATTGCTAGGGTCTTCTAAGAGGTTCCTAGGGCACTGCATTGCTAGATGGTTTCCAGAGTGGTTGATAAGCATTGCTAAGTTGTTAGGTGGTTGCTAAT TTGGCGGT
TGCTAGGTGGTTGCTAGGGTCTTTTGTGTGGTTGCTAGGGTATTGCTAGGGTCTTCTAAGAGGTTCCTAGGGCACTGCATTGCTAGATGGTTTCCAGAGTGGTTGETAAGCATTGCTAAGTTGTTAGGTGGTTGCTANITIANANNAETIAGGCIAGT
TGCTAGGTGGTTGCTAGGGTCTTTTGTGTGGTTGCTAGGGTATTGCTAGGGTCTTCTAAGAGGTTCCTAGGGCACTGCATTGCTAGATGGTTTCCAGAGTGGTTGATAAGCATTGCTAAGTTGTTAGGTGGTTGCTAAT TTGGCGGT
TGCTAGGTGGTTGCTAGGGTCTTTTGTGTGGTTGCTAGGGTATTGCTAGGGTCTTCTAAGAGGTTCCTAGGGCACTGCATTGCTAGATGGTTTCCAGAGTGGTTGATAAGCATTGCTAAGTTGTTAGGTGGTTGCTAAT TTGGCGGT

620 630 640 650 660 670 680 690 700 710 720 730 740 750 760 770

BSB

TC
BT_maternal_parent
BT_paternal_parent
BTF1_recombination-1
BTF1_recombination-2
BTF3_recombination
TB_maternal_parent
TB_paternal_parent
TBF3_recombination

TCTGGGTAGTTGTTAGGATGTTTCTAAGTAGTTTCTGAGGTGTTCTGAGCAGT TIACTACATCAATAGGGTGATGTGGGTGGTTGTTAGGGTGTTGCRAGGTGGATTCTAGGGTGTTCTIAGATGGTTGCAAGGGTGTTGCTAATTGGTTTCTGAG
TCTGGGTAGTTGTTAGGATGTTTCTAAGTAGTTTCTGAGGTGTTCTGAGCAGTTGCTACATCAATAGGGTGATGTGGGTGGTTGTTAGGGTGTTGCTAGGTGGATTCTAGGGTGTTCTGGATGGTTGCAAGGGTGTTGCTAATTGGTTTCTGAG
TCTGGGTAGTTGTTAGGATGTTTCTAAGTAGTTTCTGAGGTGTTCTGAGCAGTTRICTACATCAATAGGGTGATGTGGGTGGTTGTTAGGGTGTTGCRAGGTGGATTCTAGGGTGTTCTGGATGGTTGCAAGGGTGTTGCTAATTGGTTTCTGAG

TCTAIGTAGTTGTTAGGATGTTTCTAAGTAGTTTCTGAGGTGTTCTGAGCAGTTEMCTACATCAATAGGGTGATGTGGGTGGTTGT - - - —-——--———-——-——---—--- TAGGGTGTTCTGGATGGTTGCAAGGGTGTTGCTAATTGGTTTCTGAG
TCTAIGTAGTTGTTAGGATGTTTCTAAGTAGTTTCTGAGGTGTTCTGAGCAGTTEACTACATCAATAGGGTGATGTGGGTGGTTGT ——-———-——-—-——-——-————-—-———— TAGGGTGTTCTGGATGGTTGCAAGGGTGTTGCTAATTGGTTTCTGAG

TCTGGGTAGTTGTTAGGATGTTTCTAAGTAGTTTCTGAGGTGTTCTGAGCAGT TGCTACATCAATAGGGTGATGTGGGTGGTTGTTAGGGTGTTGCTAGGTGGATTCTAGGGTGTTCTGGATGGTTGCAAGGGTGTTGCTAATTGGTTTCTGAG

TCTGGGTAGTTGTTAGGATGTTTCTAAGTAGTTTCTGAGGTGTTCTGAGCAGTTIACTACATCAATAGGGTGATGTGGGTGGTTGTTAGGGTGTTGCRAGGTGGATTCTAGGGTGTTCTGGATGGTTGCAAGGGTGTTGCTAATTGGTTTCTGAG

TCTGGGTAGTTGTTAGGATGTTTCTAAGTAGTTTCTGAGGTGTTCTGAGCAGTTGCTACATCAATAGGGTGATGTGGGTGGT TGTTAGGGTGTTGCTAGGTGGATTCTAGGGTGTTCTGGATGGTTGCAAGGGTGTTGCTAATTGGTTTCTGAG

TCTGGGTAGTTGTTAGGATGTTTCTAAGTAGTTTCTGAGGTGTTCTGAGCAGTTGCTACATCAATAGGGTGATGTGGGTGGTTGTTAGGGTGTTGCTAGGTGGATTCTAGGGTGTTCTGGATGGTTGCAAGGGTGTTGCTAATTGGTTTCTGAG
780 790 800 810 820 830 840 850 860 870 880 890 900 910 520

BSB

773 783 793 803 812 822 832 842 852 862 872 882 852 202 912

GIGITCIGGGIAGITAC TAGIGCATTGITCATTGGITTCCATGGT T

TAGGIAGIIGCTAA

TC
BT_maternal_parent
BT_paternal_parent
BTF1_recombination-1
BTF1_recombination-2
BTF3_recombination
TB_maternal_parent
TB_paternal_parent
TBF3_recombination

GTETTCTHGGTIMGTTACTAGQEGCAT TGTTCATTGGTTTCCAEGGTTTITAGGTAGTTGCTAAGACACTGCTAAGTTGCTAGAATGAWGCTAGGTGTTCCGCGTGGATGCGAGGGCATTGCTATATGGTTTCCAGAETGTTCAGGGTAGGCAGTT
GTGTTCTGGGTAGTTACTAGTGCATTGTTCATTGGTTTCCARGGTTT TAGGTAGTTGCTAAGACACTGCTAAGTTGCTAGAATGATGCTAGGTGTTCCGCGTGGATGCGAGGGCATTGCTATATGGTTTCCAGGTTGTTCAGGGTAGGCAGTT
GTIETTCTUHGGTHGTTACTAJEGCATTGTTCATTGGTTTCCAEGGTTTHTAGGTAGTTGCTAAGACACTGCTAAGTTGCTAGAATGAMGCTAGGTGTTCCGCGTGGATGCGAGGGCATTGCTATATGGTTTCCAGAEATGTTCAGGGTAGGCAGTT
GTERTTCTHGGTHGT TACTAAEGCATTGTTCATTGGTTTCCARGGTTTHTAGGTAGT TGCTAAGACACTGCTAAGTTGC TAGAATGATGCTAGGTGTTCCGRTGGATGCGAGGGCATTGCTATATGGTTTCCAGGTTGTTCAGGGTAGGCAGTT
GTEATTCTHGGTHGTTACTAAEGCATTGTTCATTGGTTTCCARGGTTTHTAGGTAGTTGCTAAGACACTGCTAAGTTGC TAGAATGATGCTAGGTGTTCCGATGGATGCGAGGGCATTGCTATATGGTTTCCAGGTTGTTCAGGGTAGGCAGTT
GTGTTCTGGGTAGTTACTAAEGCATTGTTCATTGGTTTCCARGGTTT TAGGTAGT TGCTAAGACACTGCTAAGTTGC TAGAATGATGCTAGGTGT TCCGORATGGATGCGAGGGCATTGCTATATGGTTTCCAGGTTGTTCAGGGTAGGCAGTT
GTEATTCTHGGTHGT TACTAAEGCATTGTTCATTGGTTTCCARGGTTTHTAGGTAGTTGCTAAGACACTGCTAAGTTGCTAGAATGAMGCTAGGTGTTCCGCGTGGATGCGAGGGCATTGCTATATGGTTTCCAGAATGTTCAGGGTAGGCAGTT
GTGTTCTGGGTAGTTACTA-TGCATTGTTCATTGGTTTCCATGGTTT TAGGTAGTTGCTAAGACACTGCTAAGTTGCTAGAATGATGCTAGGTGTTCCGCATGGATGCGAGGGCATTGCTATATGGTTTCCAGGTTGTTCAGGGTAGGCAGTT
GTGTTCTGGGTAGTTACTAJEGCATTGTTCATTGGTTTCCAEGGTTT TAGGTAGTTGCTAAGACACTGCTAAGTTGCTAGAATGATGCTAGGTGTTCCGCRATGGATGCGAGGGCATTGCTATATGGTTTCCAGGTTGTTCAGGGTAGGCAGTT
930 940 950 960 970 980 990 1,000 1,010 1,020 1,030 1,040 1,050 1,060 1,070

922 932 942 952 962 972 982 992 1,001 1,011 1.021 1,031 1.041 1,051

= N - C T GAT TCAT T TGCAAAGTGT TCCGGATGGT TGCTAGTATGT TGCTAAGTGGTTTACATGGTGTTCTATGT GG T T it
TC ACTGATTCATTTGCAARGTGTTCCGGATAATTGCTAGTATGTTGCTAAGTGGTTTACATG GTGTTCTATGTGGTGCCAGGTA GTTTGTAGGGTGATETGAGTGGTCGTTAGGGTGTTGCTAATIIGGTTTCTAGGGTIETTCTG
BT_maternal_parent ACTGATTCATTTGCAAAGTGTTCCGGATGGTTGCTAGTATGTTGCTAAGTGGTTTACATGGTGTTCTATGTGGTT GCCAGGTAGTTTGTAGGGTGATTTGAGTGGTCGTTAGGGTGTTGCTAATCGGTTTCTAGGGTATTCTG
BT_paternal_parent ACTGATTCATTTGCAABGTGTTCCGGATAATTGCTAGTATGTTGCTAAGTGGTTTACATGGTGTTCTATGTGGT THaa el X NMIGCCAGGTAGTTTGTAGGGTGATIMTGAGTGGTCGTTAGGGTGTTGCTAATIIGGTTTCTAGGGTIETTCTG
BTF1_recombination-1 ACTGATTCATTTGCAABGTGTTCCGGATGGTTGCTAGTATGTTGCTAAGTGGTTTACATGGTGTTCTATGTGGTT GCCAGGTAGTTTGTAGGGTGATTTGAGTGGTCGTTAGGGTGTTGCTAATCGGTTTCTAGGGTATTCTG
BTF1_recombination-2 ACTGATTCATTTGCAAMGTGTTCCGGATGGTTGCTAGTATGTTGCTAAGTGGTTTACATGGTGTTCTATGTGGTT GCCAGGTAGTTTGTAGGGTGATTTGAGTGGTCGTTAGGGTGTTGCTAATCGGTTTCTAGGGTATTCTG
BTF3_recombination ACTGATTCATTTGCAAAGTGTTCCGGATGGTTGCTAGTATGTTGCTAAGTGGTTTACATGGTGTTCTATGTGGTT GCCAGGTAGTTTGTAGGGTGATTTGAGTGGTCGTTAGGGTGTTGCTAATCGGTTTCTAGGGTATTCTG
TB_maternal_parent ACTGATTCATTTGCAAGTGTTCCGGATAATTGCTAGTATGTTGCTAAGTGGTTTACATGGTGTTCTATGTGGT T XA X NMIGCCAGGTAGTTTGTAGGGTGATI@MTGAGTGGTCGTTAGGGTGTTGCTAATIGGTTTCTAGGGTIETTCTG
TB_paternal_parent ACTGATTCATTTGCAAAGTGTTCCGGATGGTTGCTAGTATGTTGCTAAGTGGTTTACATGGTGTTCTATGTGGTT GCCAGGTAGTTTGTAGGGTGATTTGAGTGGTCGTTAGGGTGTTGCTAATCGGTTTCTAGGGTATTCTG
TBF3_recombination ACTGATTCATTTGCAAAGTGTTCCGGATGGTTGCTAGTATGTTGCTAAGTGGTTTACATGGTGTTCTATGTGGTT GCCAGGTAGTTTGTAGGGTGATTTGAGTGGTCGTTAGGGTGTTGCTAATCGGTTTCTAGGGTATTCTG

1,080 1,090 1,100 1,110 1,120 1,130 1,140 1,150 1,160 1,170 1,180 1,190 1,200 1,210 1,220 1,230

BSB

TC
BT_maternal_parent
BT_paternal_parent
BTF1_recombination-1
BTF1_recombination-2
BTF3_recombination
TB_maternal_parent
TB_paternal_parent
TBF3_recombination

GGTTGTTCUIAGAGCGTTGATAAGTTAITCCCAATGTGTTCTTGHAGCTTGATCACAAGGGTGGTGCTATAT TIVeLYelelel Tl el feTeleh feTch m i<Ton - V- felenv-v-Ych el ol i i aclo i i el eyl ich i el v-Yelch kel <h i c{ol VN clci e m i«
GGTTGTTCCTAGAGCGTTGATAAGTTGCTCCCAATGTGTTCTTGGTGCTTGATCACAAGGGTGGTGCTATATT T C
GGTTGTTCOMAGAGCGTTGATAAGTTGUTCCCAATGTGTTCTTGEAGCTTGATCACAAGGGTGGTGCTATAT TR« :Nelefel TTchm il delcf<h ielchm iclenv:Tch -\ i ol en . V. e e« i << i i e i<y Ye{<h i<l o el v:-Yelch f<{ch m (e V. ui<ch fchm i<
GGTTGTTCCTAGAGCGTTGATAAGTTGCTCCCAATGTGTTCTTGGTGCTTGATCACAAGGGTGGTGCTATAT TN e Yelele Tk ik felefelaleTeh i - Yol /- -l i (el e v-v:Yeh el el i i el el i el ie-Yefeh ich m e v-eclch (s nideav-uida i
GGTTGTTCCTAGAGCGTTGATAAGTTGCTCCCAATGTGTTCTTGGTGCTTGATCACAAGGGTGGTGCTATAT
GGTTGTTCCTAGAGCGTTGATAAGTTGCTCCCAATGTGTTCTTGGTGCTTGATCACAAGGGTGGTGCTATAT TS A
GGTTGTTC -AGAGCGTTGATAAGTTGﬁTCCCAATGTGTTCTTGGCTTGATCACAAGGGTGGTGCTATAT
GGTTGTTCCTAGAGCGTTGATAAGTTGCTCCCAATGTGTTCTTGGTGCTTGATCACAAGGGTGGTGCTATATTII (@

GGTTGTTCCTAGAGCGTTGATAAGTTGCTCCCAATGTGTTCTTGGTGCTTGATCACAAGGGTGGTGCTATATTINE - ﬂ

1,240 1,250 1,260 1,270 1,280 1,290 1,300 1,310 1,320 1,330 1,340 1,350 1,360 1,370 1,380

BSB

1135 1,139 1,149 1,159 1,169 1179 1,189 1199 1,209 1,219 1,229 1239

TC
BT_maternal_parent
BT_paternal_parent
BTF1_recombination-1
BTF1 recomblnatlon 2
BTF3_recombination
TB_maternal_parent
TB_paternal_parent
TBF3_recombination

[l -XcTclch icy-N i i i cTch el ch N -Xea VX clclcla N Bl chm V- A TR mEe CAGGCTGTTT TGAGTGGTTACTAGTATIAT TGCTAAGTGCTTACTGAGGTGTTCTAGGTGGTTGTTAGGGCATTGCTAAGTGGTTTUEMATGGTGTTCTINTGTAGTTGHECAGH
CAGGCTGTTTTGAGTGGTTACTAGTATGTTGCTAAGTGCTTACTGAGGTGTTCTAGGTGGTTGTTAGGGCATTGCTAAGTGGTTTCTATGGTGTTCTGTGTAGTTGTCAGT

[Nl N n R e Xy X N micany Il dammieCAGGCTGTTTTGAGTGGTTACTAGTATIAT TGCTAAGTGCTTACTGAGGTGTTCTAGGTGGTTGTTAGGGCATTGCTAAGTGGTTTEATGGTGTTCTINTGTAGT THECACE
[ VXN mRda e ayddde N nican - aldanmieCAGGCTGTTTTGAIITGGTTACTAGTATGTTGCTAAGTGCTTACTGAGGTGTTCTAGGTGGTTGTTAGGGCATTGCTAAGTGGTTTCTATGGTGTTCTGTGTAGTTGTCAJHE
[SRV-XcIcdcaicT N n R idca e Xy Xddde Ny micany I aldaumieCAGGCTGTTT TGAIITGGTTACTAGTATGT TGCTAAGTGCTTACTGAGGTGTTCTAGGTGGTTGTTAGGGCATTGCTAAGTGGTTTCTATGGTGTTCTGTGTAGTTGTCAGH
- -JdTGTTOTGEGEGGTTAIITAGTATGTTGCTAAGTGCTTACTGAGGTGTTCTAGGTGGTTGTTAGGGCATTGCTAAGTGGTTTCTATGGTGTTCTGTGTAGTTGTCAGE

(ol w-XeTcl<h ier-N i i e el e e Xy Xddda N mican VYA aaumie CAGGCTGTTT TGAGTGGTTACTAGTATIAT TGCTAAGTGCTTACTGAGGTGTTCTAGGTGGTTGTTAGGGCATTGCTAAGTGGTTTUEATGGTGTTCTIATGTAGTTHECAGHE
-—AGGCTGTTTTGAGTGGTTACTAGTATGTTGCTAAGTGCTTACTGAGGTGTTCTAGGTGGTTGTTAGGGCATTGCTAAGTGGTTTCTATGGTGTTCTGTGTAGTTGTCAGT

---—EEATGTTETGEGEGG T TAITAGTATGT TGCTAAGTGCTTACTGAGGTGTTCTAGGTGGTTGTTAGGGCATTGCTAAGTGGTTTCTATGGTGTTCTGTGTAGTTGTCAJE
1,390 1,400 1,410 1,420 1,430 1,440 1,450 1,460 1,470 1,480 1,490 1,500 1,510 1,520 1,530 1,540

BSB

1,249 1,259 1,269 1279 1,289 1,299 1,309 1319 1329 1339 1,349 1,359 1,369 1379 1,389 1,399
ATATTGCCAGGGAGTTTCCAGGATGATTTCAGTGGTCGCTAGGGCATTGCAAGGGATTGCCAAGGGGTAGCTAGGGTGTTCTGGGTGATTGCTAGGGTGTTGCTAAGTAGT TTCCAGGGTGATCTGGGTGGTTGCCTGCTGGATCAAGTCAAAA

TC
BT_maternal_parent
BT_paternal_parent
BTF1_recombination-1
BTF1_recombination-2
BTF3_recombination
TB_maternal_parent
TB_paternal_parent
TBF3_recombination

ATATTGCCAGAIAGTTTCCAGGATGATTTCAGTGGTCGCTAGGGCATTGCAAGGGATTGCCAMGGGGTAGCTAGGGTGTTCTGGGTGATTGCTAGGGTGTTGCTAAGTAGTTTCCAGGGTGATCTGGGTGIRTTGCCTGCTGGATCAAGTCAAAA
ATATTGCCAGGGAGTTTCCAGGATGATTTCAGTGGTCGCTAGGGCATTGCAAGGGATTGCCAAGGGGTAGCTAGGGTGTTCTGGGTGATTGCTAGGGTGTTGCTAAGTAGTTTCCAGGGTGATCTGGGTGGTTGCCTGCTGGATCAAGTCAAAA
ATATTGCCAGGIIAGTTTCCAGGATGATTTCAGTGGTCGCTAGGGCATTGCAAGGGATTGCCABGGGGTAGCTAGGGTGTTCTGGGTGATTGCTAGGGTGTTGCTAAGTAGTTTCCAGGGTGATCTGGGTGGTTGCCTGCTGGATCAAGTCAAAA
ATATTGCCAGGGAGTTTCCAGGATGATTTCAGTGGTCGCTAGGGCATTGCAAGGGATTGCCAMGGGGTAGCTAGGGTGTTCTGGGTGATTGCTAGGGTGTTGCTAAGTAGTTTCCAGGGTGATCTGGGTGGTTGCCTGCTGGATCAAGTCAAAA
ATATTGCCAGGGAGTTTCCAGGATGATTTCAGTGGTCGCTAGGGCATTGCAAGGGATTGCCABGGGGTAGCTAGGGTGTTCTGGGTGATTGCTAGGGTGTTGCTAAGTAGTTTCCAGGGTGATCTGGGTGGTTGCCTGCTGGATCAAGTCAAAA
ATATTGCCAGGGAGTTTCCAGGATGATTTCAGTGGTCGCTAGGGCATTGCAAGGGATTGCCABGGGGTAGCTAGGGTGTTCTGGGTGATTGCTAGGGTGTTGCTAAGTAGTTTCCAGGGTGATCTGGGTGGTTGCCTGCTGGATCAAGTCAAAA
ATATTGCCAGAIAGTTTCCAGGATGATTTCAGTGGTCGCTAGGGCATTGCAAGGGATTGCCAGGGGTAGCTAGGGTGTTCTGGGTGATTGCTAGGGTGTTGCTAAGTAGTTTCCAGGGTGATCTGGGTGGTTGCCTGCTGGATCAAGTCAAAA
ATATTGCCAGGGAGTTTCCAGGATGATTTCAGTGGTCGCTAGGGCATTGCAAGGGATTGCCAAGGGGTAGCTAGGGTGTTCTGGGTGATTGCTAGGGTGTTGCTAAGTAGTTTCCAGGGTGATCTGGGTGGTTGCCTGCTGGATCAAGTCAAAA
ATATTGCCAGGGAGTTTCCAGGATGATTTCAGTGGTCGCTAGGGCATTGCAAGGGATTGCCABGGGGTAGCTAGGGTGTTCTGGGTGATTGCTAGGGTGTTGCTAAGTAGTTTCCAGGGTGATCTGGGTGGTTGCCTGCTGGATCAAGTCAAAA
1,550 1,560 1,570 1,580 1,590 1,600 1,610 1,620 1,630 1,640 1,650 1,660 1,670 1,680 1,690

BSB

TC
BT_maternal_parent
BT_paternal_parent
BTF1_recombination-1
BTF1_recombination-2
BTF3_recombination
TB_maternal_parent
TB_paternal_parent
TBF3_recombination

GAGTCTABATATGGATCCTTCAARNGTEGCETATGAGAIITTTTTTTTTTTCCATTTTAATATCTGCCAGGTGAAAATTGTATGCCAGATTGCCTAGTAAAGTAACAGCTGACCTCTAIIGCAACAAGACACATGGTTTGATGAACCATTCATGTC

GAGTCTATATATGGATCCTTCAATGTACGCTTATGAGACTTTTTTTTTTTCCATTTTAATATCTGCCAGGTGAAAATTGTATGCCAGATTGCCTAGTAAAGTAACAGCTGACCTCTACGCAACAAGACACATGGTTTGATGAACCATTCATGTC
GAGTCTABATATGGATCCTTCAARGTELGCETATGAGAIITTTTTTTTTTTCCATTTTAATATCTGCCAGGTGAAAATTGTATGCCAGATTGCCTAGTAAAGTAACAGCTGACCTCTAIIGCAACAAGACACATGGTTTGATGAACCATTCATGTC
GAGTCTATATATGGATCCTTCAATGTACGCTTATGAGAC-TTTTTTTTTTCCATTTTAATATCTGCCAGGTGAAAATTGTATGCCAGATTGCCTAGTAAAGTAACAGCTGACCTCTACGCAACAAGACACATGGTTTGATGAACCATTCATGTC

GAGTCTATATATGGATCCTTCAATGTACGCTTATGAGAC-TTTTTTTTTTCCATTTTAATATCTGCCAGGTGAAAATTGTATGCCAGATTGCCTAGTAAAGTAACAGCTGACCTCTACGCAACAAGACACATGGTTTGATGAACCATTCATGTC
GAGTCTATATATGGATCCTTCAATGTACGCTTATGAGACTTTTTTTTTTTCCATTTTAATATCTGCCAGGTGAAAATTGTATGCCAGATTGCCTAGTAAAGTAACAGCTGACCTCTACGCAACAAGACACATGGTTTGATGAACCATTCATGTC
GAGTCTABATATGGATCCTTCAALGTALGCETATGAGAITTTTTTTTTTTCCATTTTAATATCTGCCAGGTGAAAATTGTATGCCAGATTGCCTAGTAAAGTAACAGCTGACCTCTAIIGCAACAAGACACATGGTTTGATGAACCATTCATGTC

GAGTCTATATATGGATCCTTCAATGTACGCTTATGAGACTTTTTTTTTTTCCATTTTAATATCTGCCAGGTGAAAATTGTATGCCAGATTGCCTAGTAAAGTAACAGCTGACCTCTACGCAACAAGACACATGGTTTGATGAACCATTCATGTC
GAGTCTATATATGGATCCTTCAATGTACGCTTATGAGAC-TTTTTITTTTTCCATTTTAATATCTGCCAGGTGAAAATTGTATGCCAGATTGCCTAGTAAAGTAACAGCTGACCTCTACGCAACAAGACACATGGTTTGATGAACCATTCATGTC
1,700 1,710 1,720 1,730 1,740 1,750 1,760 1,770 1,780 1,790 1,800 1,810 1,820 1,830 1,840

BSB

1,559 1,569 1579 1,589 1,599 1,609 1,619 1,629 1,639 1,649 1,659 1,669 1679 1,689 1,699

TC
BT_maternal_parent
BT_paternal_parent
BTF1_recombination-1
BTF1_recombination-2
BTF3_recombination
TB_maternal_parent
TB_paternal_parent
TBF3_recombination

TGGAGCACAAAAATAACATCAAATTGTATTCACTTGAGAGCAGTGTGGACACATGTTTGTACCTAGCAGCCGTTATCTGATCCTCGACTTCATATGTTCCGAGTCGTTTGTAGAGGGCATGCATAATTTTGTCTCCTTGGTAACCACTTCCTCT
TGGAGCACAAAAATAACATCAAATTGTATTCACTTGAGAGCAGTGTGGACACATGTTTGTACCTAGCAGCCGTTATCTGATCCTCGACTTCATATGTTCCGAGTCGTTTGTAGAGGGCATGCATAATTTTGTCTCCTTGGTAACCACTTCCTCT
TGGAGCACAAAAATAACATCAAATTGTATTCACTTGAGAGCAGTGTGGACACATGTTTGTACCTAGCAGCCGTTATCTGATCCTCGACTTCATATGTTCCGAGTCGTTTGTAGAGGGCATGCATAATTTTGTCTCCTTGGTAACCACTTCCTCT
TGGAGCACAAAAATAACATCAAATTGTATTCACTTGAGAGCAGTGTGGACACATGTTTGTACCTAGCAGCCGTTATCTGATCCTCGACTTCATATGTTCCGAGTCGTTTGTAGAGGGCATGCATAATTTTGTCTCCTTGGTAACCACTTCCTCT
TGGAGCACAAAAATAACATCAAATTGTATTCACTTGAGAGCAGTGTGGACACATGTTTGTACCTAGCAGCCGTTATCTGATCCTCGACTTCATATGTTCCGAGTCGTTTGTAGAGGGCATGCATAATTTTGTCTCCTTGGTAACCACTTCCTCT
TGGAGCACAAAAATAACATCAAATTGTATTCACTTGAGAGCAGTGTGGACACATGTTTGTACCTAGCAGCCGTTATCTGATCCTCGACTTCATATGTTCCGAGTCGTTTGTAGAGGGCATGCATAATTTTGTCTCCTTGGTAACCACTTCCTCT
TGGAGCACAAAAATAACATCAAATTGTATTCACTTGAGAGCAGTGTGGACACATGTTTGTACCTAGCAGCCGTTATCTGATCCTCGACTTCATATGTTCCGAGTCGTTTGTAGAGGGCATGCATAATTTTGTCTCCTTGGTAACCACTTCCTCT
TGGAGCACAAAAATAACATCAAATTGTATTCACTTGAGAGCAGTGTGGACACATGTTTGTACCTAGCAGCCGTTATCTGATCCTCGACTTCATATGTTCCGAGTCGTTTGTAGAGGGCATGCATAATTTTGTCTCCTTGGTAACCACTTCCTCT
TGGAGCACAAAAATAACATCAAATTGTATTCACTTGAGAGCAGTGTGGACACATGTTTGTACCTAGCAGCCGTTATCTGATCCTCGACTTCATATGTTCCGAGTCGTTTGTAGAGGGCATGCATAATTTTGTCTCCTTGGTAACCACTTCCTCT
1,850 1,860 1,870 1,880 1,890 1,900 1,910 1,920 1,930 1,940 1,950 1,960 1,970 1,980 1,990 2,000

BSB

1,709 1,719 1,729 1,739 1,749 1,759 1,769 1,779 1,789 1,799 1,809 1,819 1,829 1,839 1,849 1,858

TC
BT_maternal_parent
BT_paternal_parent
BTF1_recombination-1
BTF1_recombination-2
BTF3_recombination
TB_maternal_parent
TB_paternal_parent
TBF3_recombination

ACCATCAAAGCTGGCCACGATCACTTTCTCTGTGCTGGCTAAGTATGTGGACCATCCCACHCTGAACCGGAAATCTGACTTCTGACTGCAGGGGCCCGCATATCTGCAGGATATGAAAGATTCAAGACTGTAGTGGCCATCEAACCCAMETCAG
ACCATCAAAGCTGGCCACGATCACTTTCTCTGTGCTGGCTAAGTATGTGGACCATCCCACCCTGAACCGGAAATCTGACTTCTGACTGCAGGGGCCCGCATATCTGCAGGATATGAAAGATTCAAGACTGTAGTGGCCATCAAACCCAGATCAG
ACCATCAAAGCTGGCCACGATCACTTTCTCTGTGCTGGCTAAGTATGTGGACCATCCCACHCTGAACCGGAAATCTGACTTCTGACTGCAGGGGCCCGCATATCTGCAGGATATGAAAGATTCAAGACTGTAGTGGCCATCEMAACCCAMETCAG
ACCATCAAAGCTGGCCACGATCACTTTCTCTGTGCTGGCTAAGTATGTGGACCATCCCACCCTGAACCGGAAATCTGACTTCTGACTGCAGGGGCCCGCATATCTGCAGGATATGAAAGATTCAAGACTGTAGTGGCCATCAAACCCAGATEG
ACCATCAAAGCTGGCCACGATCACTTTCTCTGTGCTGGCTAAGTATGTGGACCATCCCACCCTGAACCGGAAATCTGACTTCTGACTGCAGGGGCCCGCATATCTGCAGGATATGAAAGATTCAAGACTGTAGTGGCCATCAAACCCAGATAEG
ACCATCAAAGCTGGCCACGATCACTTTCTCTGTGCTGGCTAAGTATGTGGACCATCCCACCCTGAACCGGAAATCTGACTTCTGACTGCAGGGGCCCGCATATCTGCAGGATATGAAAGATTCAAGACTGTAGTGGCCATCAAACCCAGATCAG
ACCATCAAAGCTGGCCACGATCACTTTCTCTGTGCTGGCTAAGTATGTGGACCATCCCACHCTGAACCGGAAATCTGACTTCTGACTGCAGGGGCCCGCATATCTGCAGGATATGAAAGATTCAAGACTGTAGTGGCCATCBAACCCAMETCAG
ACCATCAAAGCTGGCCACGATCACTTTCTCTGTGCTGGCTAAGTATGTGGACCATCCCACCCTGAACCGGAAATCTGACTTCTGACTGCAGGGGCCCGCATATCTGCAGGATATGAAAGATTCAAGACTGTAGTGGCCATCAAACCCAGATCAG
ACCATCAAAGCTGGCCACGATCACTTTCTCTGTGCTGGCTAAGTATGTGGACCATCCCACCCTGAACCGGAAATCTGACTTCTGACTGCAGGGGCCCGCATATCTGCAGGATATGAAAGATTCAAGACTGTAGTGGCCATCAAACCCAGATCAG
2,010 2,020 2,030 2,040 2,050 2,060 2,070 2,080 2,000 2,100 2,10 2,120 2,130 2,140 2,150

BSB

TC AGTTCAAAATCAGANIICACAGAAATGCAGCTAGCTTACACATCAATAAGCAGAGGATATTTTTTGGATTTGTCGAATTTGGGAGGCAGAATCATCTGGTACCAAAGGTCTGAGRIGGGAAAAAACATTAGGATAGATTAGGATTTAGAACAAACAT
BT_maternal_parent AGTTCAAAATCAGACCACAGAAATGCAGCTAGCTTACACATCAATAAGCAGAGGATAT TGGATTTGTCGAATTTGGGAGGCAGAATCATCTGGTACCAAAGGTCTGAGGGGGAAAAAACATTAGGATAGATTAGGATTTAGAACAAACAT
BT_paternal_parent AGTTCAAAATCAGALICACAGAAATGCAGCTAGCTTACACATCAATAAGCAGAGGATAT TGGATTTGTCGAATTTGGGAGGCAGAATCATCTGGTACCAAAGGTCTGAGRIGGGAAAAAACATTAGGATAGATTAGGATTTAGAACAAACAT
BTF1_recombination-1 ARTTCAAAATCAGACCAMIAGAAATGCAGCTAGCTTACACATCAATAAGCAGAGGATAT TGGATTTGTCGAATTTGGGAGGCAGAATCATCTGGTACCAAAGRTCTGAGGGGGAAAAAACATTAGGATAGATTAGGATTTAGAACAAACAT
BTF1_recombination-2 TGGATTTGTCGAATTTGGGAGGCAGAATCATCTGGTACCAAAGIITCTGAGGGGGAAAAAACATTAGGATAGATTAGGATTTAGAACAAACAT

BTF3_recombination
TB_maternal_parent
TB_paternal_parent

TBF3_recombination

AGTTCAAAATCAGACCACAGAAATGCAGCTAGCTTACACATCAATAAGCAGAGGATAT

1 1 |
I | |
1 1 |
ARTTCAAAATCAGACCAIAGAAATGCAGCTAGCTTACACATCAATAAGCAGAGGATATT T |
| TTGGATTTGTCGAATTTGGGAGGCAGAATCATCTGGTACCAAAGIITCTGAGGGGGAAAAAACATTAGGATAGATTAGGATTTAGAACAAACAT
I I I
I I I
I I |

AGTTCAAAATCAGALICACAGAAATGCAGCTAGCTTACACATCAATAAGCAGAGGATAT TGGATTTGTCGAATTTGGGAGGCAGAATCATCTGGTACCAAAGGTCTGAGIGGGAAAAAACATTAGGATAGATTAGGATTTAGAACAAACAT
AGTTCAAAATCAGACCACAGAAATGCAGCTAGCTTACACATCAATAAGCAGAGGATAT TGGATTTGTCGAATTTGGGAGGCAGAATCATCTGGTACCAAAGGTCTGAGGGGGAAAAAACATTAGGATAGATTAGGATTTAGAACAAACAT
AGTTCAAAATCAGACCACAGAAATGCAGCTAGCTTACACATCAATAAGCAGAGGATAT TGGATTTGTCGAATTTGGGAGGCAGAATCATCTGGTACCAAAGRITCTGAGGGGGAAAAAACATTAGGATAGATTAGGATTTAGAACAAACAT

2,160 2170 2,180 2,190 2,200 2,210 2,220 2,230 2,240 2,250 2,260 2,270 2,280 2,290 2,300 2,309

BSB

TC
BT_maternal_parent
BT_paternal_parent
BTF1_recombination-1
BTF1_recombination-2
BTF3_recombination
TB_maternal_parent
TB_paternal_parent
TBF3_recombination

ATTTTCHIAAGTTATTTGATCTGGTTCTCCAGTCTCCTGCAGATTCAGCCTTACCAAACTCTCAEATCTTCAGCTTIHCCRATGCGTAACTGAAGGCATTGCGATATTCTGCAGAGTTTTTTCCAAATCACTGTTGTCTTCAAGAACTCTCACCTC
ATTTTCAAAGTTATTTGATCTGGTTCTCCAGTCTCCTGCAGATTCAGCCTTACCAAACTCTCCAATCTTCAGCTTGCCGTGCGTAACTGAAGGCATTGCGATATTCTGCAGAGTTTTTTCCAAATCACTGTTGTCTTCAAGAACTCTCACCTC
ATTTTCHIAAGTTATTTGATCTGGTTCTCCAGTCTCCTGCAGATTCAGCCTTACCAAACTCTCOAATCTTCAGCTTHICCIRATGCGTAACTGAAGGCATTGCGATATTCTGCAGAGTTTTTTCCAAATCACTGTTGTCTTCAAGAACTCTCACCTC
ATTTTCAAAGTTATTTGATCTGGTTCTCCAGTCTCCTGCAGATTCAGCCTTACCAAACTCTCAATCTTCAGCTTGCCGTGCRATAACTGAAGGCATTGCGATATTCTGCAGAGTTTTTTCCAAATCACTGTTGTCTTCAAGAACTCTCACCTC
ATTTTCAAAGTTATTTGATCTGGTTCTCCAGTCTCCTGCAGATTCAGCCTTACCAAACTCTCEATCTTCAGCTTGCCGTGCRATAACTGAAGGCATTGCGATATTCTGCAGAGTTTTTTCCAAATCACTGTTGTCTTCAAGAACTCTCACCTC
ATTTTCAAAGTTATTTGATCTGGTTCTCCAGTCTCCTGCAGATTCAGCCTTACCAAACTCTCAIATCTTCAGCTTGCCGTGCRATAACTGAAGGCATTGCGATATTCTGCAGAGTTTTTTCCAAATCACTGTTGTCTTCAAGAACTCTCACCTC
ATTTTAHAAGTTATTTGATCTGGTTCTCCAGTCTCCTGCAGATTCAGCCTTACCAAACTCTCAEATCTTCAGCTTHCCRATGCGTAACTGAAGGCATTGCGATATTCTGCAGAGTTTTTTCCAAATCACTGTTGTCTTCAAGAACTCTCACCTC
ATTTTCAAAGTTATTTGATCTGGTTCTCCAGTCTCCTGCAGATTCAGCCTTACCAAACTCTCCAATCTTCAGCTTGCCGTGCGTAACTGAAGGCATTGCGATATTCTGCAGAGTTTTTTCCAAATCACTGTTGTCTTCAAGAACTCTCACCTC
ATTTTCAAAGTTATTTGATCTGGTTCTCCAGTCTCCTGCAGATTCAGCCTTACCAAACTCTCUHEATCTTCAGCTTGCCGTGCATAACTGAAGGCATTGCGATATTCTGCAGAGTTTTTTCCAAATCACTGTTGTCTTCAAGAACTCTCACCTC



Supplemental Fig. S19. Diagram and alignment of DPP4 (DNA) from BSB, TC, and their
reciprocal cross hybrids (BT and TB) in the F; and F3 generation. (4) Schematic map of
relationships between the reference genome and Sanger sequences. (B) Sequence alignment for

DPP4.



